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Introducción. El aumento de las tasas de resistencia en bacterias uropatógenas y su propagación se han 
convertido en un problema de salud pública a nivel mundial, cobrando mayor importancia la diseminación de 
aislamientos resistentes productores de ß-lactamasas de espectro extendido, resultando útil la caracterización 
molecular de plásmidos y otros elementos genéticos de las bacterias para establecer la relación genética 
que existe entre ellas y tener datos relevantes que puedan sugerir la dirección de propagación de este tipo 
de resistencia. El objetivo de nuestra investigación fue determinar los perfiles plasmídicos en aislamientos 
de Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae productoras de ß-lactamasas de espectro extendido de 
urocultivos del Instituto Nacional de Salud del Niño, Lima, Perú. Métodos. Estudio descriptivo, observacional 
de corte transversal. Resultados. Se determinaron diferentes patrones electroforéticos, obteniéndose de 1 
hasta 7 bandas por muestra y en total 15 bandas de distinto tamaño, variando desde 1.5 kb hasta más de 
20 kb. Teniendo en cuenta los patrones de huella obtenidos, los aislamientos estudiados se distribuyeron 
en diferentes grupos o ramas, usando el programa NTSYSpc 2.1 y el algoritmo de agrupamiento UPGMA. 
Conclusión. No se encontró similitud genética marcada entre los aislamientos de origen comunitario y de 
origen asociado a atención sanitaria, por lo que no se puede establecer una relación significativa y determinar 
un origen común entre los mismos.
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Abstract
Introduction. The increase in resistance rates in uropathogenic bacteria and their spread has become in a 
significant worldwide public health, becoming more important the spread of resistant isolates producing of 
extended spectrum ß-lactamases, which are useful the molecular characterization of plasmids and other 
genetic elements of the bacteria to establish the genetic relationship between them, to have relevant data that 
we can suggest the direction of propagation of this type of resistance. The object of research was to determine 
the plasmid profiles in isolates of Escherichia coli and Klebsiella pneumoniae producing of extended spectrum 
ß-lactamases from urine cultures of the National Institute of Child Health, Lima, Peru. Methods. Descriptive, 
observational cross-sectional study. Results. Were detected different electrophoretic patternsin the samples, 
obtained from 1-7 bands per sample and a total of 15 bands of different sizes, which varied from 1.5 kb to 
more than 20 kb. Considering the fingerprint patterns, the isolates analyzed were distributed into different 
clusters or branches, using the NTSYSpc 2.1 program and the UPGMA clustering algorithm. Conclusions. No 
genetic similarity was found between isolates of community origin and of origin associated with health care, 
so it is not possible to establish a meaningful relationship and to determine a common origin among them.
Keywords: Bacteria; beta-Lactamases; Plasmids; Escherichia coli; Klebsiella pneumoniae (source: MeSH NLM).
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INTRODUCCIÓN
La resistencia a los antibióticos consti-
tuye un problema serio de salud pública 
en el mundo, el cual se ha agudizado du-
rante los últimos años, porque a pesar de 
disponer nuevos antibióticos, el ritmo del 
desarrollo de la resistencia bacteriana en 
los diferentes patógenos representa un 
constante desafío terapéutico (1).
La resistencia a antibióticos puede 
atribuirse a diferentes mecanismos; sin 
embargo, el mecanismo más frecuente e 
importante desde el punto de vista tera-
péutico en bacilos Gram negativos es la 
producción de enzimas tipo β-lactamasas. 
Las infecciones causadas por microorga-
nismos productores de β-lactamasas de 
espectro extendido (BLEE) son difíciles de 
manejar. Desde su primer reporte en Ale-
mania en 1983, la tasa de aislamientos de 
bacterias productoras de ß-lactamasas 
de espectro extendido en infecciones 
urinarias, especialmente Escherichia coli 
y Klebsiella pneumoniae, ha ido en au-
mento y se ha convertido en un gran pro-
blema a nivel mundial. En primer lugar, 
la terapia empírica a menudo fracasa, en 
segundo lugar, estos organismos tienden 
a ser resistentes a otros antimicrobianos 
incluyendo las fluoroquinolonas y amino-
glucósidos (2, 3 ,4).
La selección de aislados bacterianos 
portadores de BLEE ha dificultado enor-
memente el tratamiento antibiótico de 
numerosas infecciones bacterianas por-
que presentan resistencia a la gran ma-
yoría de los β-lactámicos y altas tasas 
de resistencias a los antimicrobianos de 
otras familias. Estas bacterias resistentes 
pueden transmitir los genes de resisten-
cia por transferencia horizontal, median-
te intercambio de plásmidos, generando 
así un problema terapéutico (2, 5, 6, 7).
Es importante tener un mejor conoci-
miento de los elementos génicos móviles 
que facilitan la difusión de los genes bla y 
otros genes de resistencia asociados, por-
que se agrava la resistencia cuando ocurre 
la transmisión de genes que codifican es-
tas enzimas a otras enterobacterias (8).
El objetivo del presente estudio fue 
determinar los patrones de resistencia y 
los perfiles plasmídicos de aislamientos 
de Escherichia coli y Klebsiella pneumo-
niae, teniendo como finalidad determi-
nar si se trata de una situación producida 
por una misma cepa o si, por el contra-
rio, se tratan de cepas similares de una 
misma especie pero no idénticas; por lo 
que fue necesario estudiar la identidad 
o no entre cepas aisladas de pacientes 
enfermos hospitalizados y del sitio que se 
sospecha pueda ser el foco de contami-
nación (aislamientos de la comunidad). 
Existen varias técnicas de biología mole-
cular, dentro de las cuales se encuentra el 
estudio de los perfiles plasmídicos, con la 
finalidad de establecer la relación epide-
miológica existente y de esta manera ob-
tener datos relevantes que nos puedan 
sugerir la dirección de propagación de 
este tipo de resistencia y aplicar las medi-
das control necesarias según sea el caso.
MÉTODOS
Se obtuvieron aislamientos bacteria-
nos de Escherichia coli y Klebsiella pneu-
moniae en urocultivos de pacientes hos-
pitalizados recibidos durante los meses 
de noviembre y diciembre del año 2012, 
del Servicio de Microbiología del Institu-
to Nacional del Niño, Lima, Perú. En total 
se obtuvieron 280 aislamientos positivos 
para  o Klebsiella pneumoniae, de los cua-
les 62 aislamientos fueron de Escherichia 
coli y Klebsiella pneumoniae productoras 
de ß-lactamasas de espectro extendido
Los criterios de inclusión fueron: ais-
lamientos de Escherichia coli y Klebsiella 
pneumoniae con resultado positivo para 
la detección de BLEE mediante el método 
de Jarlier – sinergia de discos (Comité de 
la Sociedad Francesa de Microbiología), y 
aislamientos de Escherichia coli y Klebsie-
lla pneumoniae obtenidos en pacientes 
entre 0 y 14 años de edad.
Adicionalmente se realizaron aisla-
mientos procedentes de comunidad. Se 
consideraron aquellos obtenidos en pa-
cientes que acudían por consulta externa 
o quienes tuvieron ingreso por emergen-
cia con menos de 48 horas de hospitali-
zación, también en el Instituto Nacional 
del Niño en el mismo tiempo de estudio.
El aislamiento bacteriano y las prue-
bas de susceptibilidad se realizaron en el 
Laboratorio de Microbiología del Intituto 
Nacional de Salud del Niño previa auto-
rización según protocolo de las jefaturas 
correspondientes. Los aislamientos de 
Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae 
productoras de ß-lactamasas de espectro 
extendido que se recuperaron de uro-
cultivos fueron conservados dentro de 
viales que contenían caldo tripticasa de 
soya con glicerol al 20 % y mantenidos en 
refrigeración a -20 ºC hasta su posterior 
procesamiento. La extracción de plásmi-
dos se realizó usando el kit GeneJET™ 
Plasmid Miniprep de Thermo Scientific – 
Molecular Biology, que permitió obtener 
el ADN plasmídico en su forma circular. 
Se prepararon geles de agarosa al 0,8% 
para colocar cada muestra en cada poci-
llo junto con el marcador de peso mole-
cular de doble cadena de 1 Kb de Gene-
Ruler™ de Thermo Scientific – Molecular 
Biology, y realizar la corrida a un voltaje 
de 100 V durante 45 minutos, para luego 
visualizar los patrones de bandas obteni-
dos haciendo uso de un transiluminador 
ultravioleta Fotodyne 1.1430.
La información obtenida de las fichas 
de recolección de datos de los diferentes 
aislamientos de Escherichia coli y Klebsiella 
pneumoniae productoras de ß- lactamasas 
de espectro extendido, fueron ingresados 
en una base de datos, para lo cual se utilizó 
Microsoft Excel XP Profesional 2010. Para la 
elaboración de los dendrogramas se gene-
ró una matriz de presencia o ausencia de 
bandas, en base a los perfiles plasmídicos 
obtenidos en las corridas electroforéticas, 
representadas por 0 y 1 (0: ausencia y 1: 
presencia) para lo cual se utilizó Microsoft 
Excel XP Profesional 2010 y se analizó me-
diante una matriz de similitud haciendo 
uso del software de análisis taxonómico 
multivariado NTSYS-PC versión  2.1; el cual 
calculó un coeficiente de similitud entre 
pares de conjuntos variables, transfor-
mando estos coeficientes en las distancias 
y haciendo un agrupamiento utilizando el 
algoritmo UPGMA. Se elaboraron dendro-
gramas (diagrama de grupos formado por 
conglomerados para establecer similitud) 
de los aislamientos de origen asociados a 
atención hospitalaria así como de origen 
comunitario, tanto de Escherichia coli y Kle-
bsiella pneumoniae, y un dendrograma en 
conjunto de todos los aislamientos obteni-
dos para proceder al análisis de los mismos 
y de esta manera poder establecer la posi-
ble relación genética existente entre ellos.
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RESULTADOS
Se obtuvieron 56 aislamientos de Es-
cherichia coli, a los cuales se les realizó 
pruebas de susceptibilidad para determi-
nar su patrón frente a diferentes familias 
de antibióticos, así como la presencia 
de BLEE. Se determinó la resistencia del 
100% de los aislamientos a la Cefotaxima 
(cefalosporina de 3ª generación), indica-
dor de la presencia de BLEE en los aisla-
mientos, así como la multirresistencia a 
otras familias de antibióticos en la mayo-
ría de aislamientos. Figura 1.
De igual manera, se recuperó 6 ais-
lamientos de Klebsilella pneumoniae, a 
los cuales se les realizó sus pruebas de 
susceptibilidad para determinar su pa-
trón frente a diferentes familias de anti-
bióticos, así como la presencia de BLEE. 
Se observó resistencia del 100 % de los 
aislamientos a la Cefotaxima, Ceftazidima 
y Cefepime (cefalosporinas de 3ª y 4ª ge-
neración respectivamente), indicador de 
la presencia de BLEE en los aislamientos, 
así como la multirresistencia a otras fami-
lias de antibióticos en la mayoría de aisla-
mientos, al igual que en los aislamientos 
de Escherichia coli.
Luego de la determinación de los 
perfiles plasmídicos, el plásmido más 
común que presentaron los aislamien-
tos de Escherichia coli y Klebsiella pneu-
Figura 1. Patrón de susceptibilidad de Escherichia coli de urocultivos en el Instituto Nacional del Niño. Lima, Perú
AK: Amikacina   GE: Gentamicina   CAZ: Ceftazidima   FEP: Cefepime   CTX: Cefotaxima   FOX: Cefoxitina   CIP: Ciprofloxacina CHL: Cloranfenicol   
IMP: Imipenem   MEM: Meropenem   NIT: Nitrofurantoína   SXT: Trimetoprim-Sulfametoxazol.
Figura 2. Patrón de susceptibilidad de Klebsiella pneumoniae de urocultivos de pacientes hospitalizados en el Instituto Nacional del Niño. Lima, Perú
AK: Amikacina   GE: Gentamicina   CAZ: Ceftazidima   FEP: Cefepime   CTX: Cefotaxima   FOX: Cefoxitina   CIP: Ciprofloxacina   
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moniae fue el de 20 Kb (53 %) como se 
aprecia en la figura 3. Los perfiles plas-
mídicos de los aislamientos de Escheri-
chia coli mostraron de 1 a 7 bandas con 
tamaños entre aproximadamente 1.5 Kb 
hasta 20 Kb, solo 3 aislamientos presen-
taron un plásmido con un tamaño mayor 
a 20 Kb (Figura 4); en el caso de los aisla-
mientos de Klebsiella pneumoniae, pre-
sentaron de 1 a 5 bandas con un tamaño 
molecular entre aproximadamente 2 Kb 
hasta 20 Kb y solo 1 aislamiento presen-
tó un plásmido con un tamaño mayor a 
20 Kb.
En la figura 5 se observa el dendogra-
ma (diagrama de grupos formado por 
conglomerados para establecer simili-
tud) que muestra 24 genotipos distintos 
entre los aislamientos de Escherichia coli 
y Klebsiella pneumoniae tanto de origen 
asociados a atención hospitalaria como 
comunitario (línea vertical); 4 grupos 
formados presentaron aislamientos con 
el 100 % de similitud genética, uno de 
ellos formado por 16 aislamientos de los 
cuales solo un aislamiento corresponde 
a Klebsiella pneumoniae (Mx: 218) y dos 
de ellos a aislamientos asociados a aten-
ción hospitalaria por Escherichia coli (Mx: 
247, 254). De los otros 3 grupos con el 
100 % de similitud, 2 de ellos también 
incluyeron un aislamiento de Escherichia 
coli asociados a atención hospitalaria 
(Mx: 279, 321). En la figura 6 se aprecia 
el dendograma que incluye solo aisla-
mientos de Escherichia coli de origen 
comunitario donde se observaron 18 ge-
notipos donde el número de los grupos 
que presentaban el 100 % de similitud 
genética se redujo a 3. En la figura 7 se 
aprecia el dendrograma compuesto por 
los aislamientos de Escherichia coli de 
origen hospitalario, solo se observaron 
7 genotipos distintos y tan solo un grupo 
con aislamientos con el 100 % de simili-
tud genética. En la figura 8 se muestra los 
dendogramas en los que se analizaron 
los aislamientos de Klebsiella pneumo-
niae de origen comunitario y asociados a 
atención hospitalaria respectivamente, la 
similitud genética que se observó fue del 
0 %, demostrando que no existe relación 
alguna entre los aislamientos analizados.
Por tanto, al evaluar la relación entre 
los perfiles plasmídicos y los perfiles de 
susceptibilidad obtenidos, en el caso de 
los aislamientos de Escherichia coli, se 
puede determinar que se trata de cepas 
similares, pero no idénticas, excepto 5 
aislamientos que presentaron el 100 % 
de similitud de acuerdo al dendograma 
y tenían el mismo patrón de suscepti-
bilidad antimicrobiana, por lo que se 
tratarían de una misma cepa. Los aisla-
mientos de Klebsiella pneumoniae, luego 
de evaluar la relación entre los perfiles 
plasmídicos y los perfiles de susceptibili-
dad obtenidos, se tratarían de cepas to-
talmente distintas ya que no se observó 
relación alguna en los dendrogramas ob-
tenidos, al presentar el 0 % de similitud 
genética entre ellos. Así, no se encontró 
una relación significativa entre los perfi-
Figura 3. Perfiles plasmídicos de Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae
Carril 1: Mx 201 (E. coli), carril 2: Mx 202 (E. coli), carril 3: Mx 203 (K. pneumoniae), carril 4: Mx 204 (E. coli), carril 5: 
Ladder: 1 Kb plus, carril 6: Mx 206 (E. coli), carril 7: Mx 207 (E. coli), carril 8: Mx 209 (E. coli).
1: Ladder 20 000 pb
2: Ladder 5 000 pb
3: Ladder 1 500 pb
Figura 4. Perfiles plasmídicos de Escherichia coli
Carril 1: Mx 262 (E. coli), carril 2: Mx 264 (E. coli), carril 3: Mx 266 (E. coli), carril 4: Mx 267 (E. coli), carril 5: Ladder: 1 
Kb plus, carril 6: Mx 269 (E. coli), carril 7: Mx 270 (E. coli), carril 8: Mx 271 (E. coli).
1: Ladder 20 000 pb
2: Ladder 5 000 pb
3: Ladder 1 500 pb
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les plasmídicos obtenidos y los patrones 
de susceptibilidad antimicrobiana de los 
aislamientos estudiados por lo que no se 
pudo determinar un origen común entre 
los mismos.
DISCUSIÓN
Los patrones de susceptibilidad mos-
traron que los antibióticos que presen-
taron mayor resistencia, sin considerar a 
los β-lactámicos, fueron la ciprofloxacino 
(CIP) y el trimetoprim-sulfametoxazol 
(SXT)  tanto en los aislamientos de Es-
cherichia coli (78,57 y 73,21 % respec-
tivamente) como en los de Klebsiella 
pneumoniae (83,33 % en ambos casos), 
resultados cercanos con los datos obteni-
dos en el estudio realizado por Marhova 
en Bulgaria, en el que el 71,43 % de los 
aislamientos de Escherichia coli presentó 
resistencia al trimetoprim-sulfametoxa-
zol, pero solo el 46,43 % a ciprofloxacino; 
asimismo ,en un estudio realizado en la 
India con aislamientos de bacterias uro-
patógenas en pacientes pediátricos, el 
70 % de los aislamientos de Escherichia 
coli presentó resistencia al trimetoprim-
sulfametoxazol mientras que en Klebsie-
lla pneumoniae fue del 50% (9,10). 
La resistencia a 3 o más familias de 
antibióticos estuvo presente en el 77,5 
% de los aislamientos. Este resultado es 
muy similar al del estudio realizado por 
S. Farshad y colaboradores en la India, 
con un porcentaje del 77 % de los aisla-
mientos con multidrogorresistencia; en 
Bangladesh, en el estudio de T. Lina el 
87 % de los aislamientos de Escherichia 
coli y Klebsiella pneumoniae presentaron 
resistencia a por lo menos 3 clases de an-
tibióticos diferentes (11,12).
Al presentar los aislamientos tanto 
de Escherichia coli y de Klebsiella pneu-
moniae el 100 % de sensibilidad frente 
a los carbapenémicos, estos se convier-
ten en la alternativa terapéutica contra 
microorganismos multirresistentes en 
infecciones del tracto urinario; resultado 
que concuerda con los obtenidos en los 
estudios de Farshad y Mustafa Aladog en 
Turquía, en los que se reportó también 
una alta sensibilidad a estos antibióticos 
(100%) (12, 13,14).
Luego de la determinación de los per-
files plasmídicos, el plásmido más común 
que presentaron los aislamientos de Es-
cherichia coli y Klebsiella pneumoniae fue 
el de 20 Kb (53 %), tamaño cercano al 
descrito por A. Celebi, en el que el plás-
mido de 19 Kb fue el más común en todos 
los aislamientos, S. Khadgi y colaborado-
res también describieron un plásmido de 
aproximadamente 23 Kb como el más co-
mún entre los aislamientos estudiados, 
y Nasreen, en la India, haciendo uso de 
una enzima de restricción encontraron 
como el plásmido más común el de 26 Kb 
(15,16,17).
Los perfiles plasmídicos de los ais-
lamientos de Escherichia coli mostra-
ron de 1 a 7 bandas con tamaños entre 
aproximadamente 1.5 Kb hasta 20 Kb, 
solo 3 aislamientos presentaron un plás-
mido con un tamaño mayor a 20 Kb; en 
el caso de los aislamientos de Klebsiella 
pneumoniae presentaron de 1 a 5 bandas 
con un tamaño molecular entre apro-
ximadamente 2 Kb hasta 20 Kb y solo 1 
aislamiento presentó un plásmido con un 
tamaño mayor a 20 Kb. En el estudio rea-
lizado por S. Farshad los aislamientos de 
Escherichia coli tenían entre 1 a 10 ban-
das con un rango de tamaños más amplio 
desde 1 Kb llegando hasta los 33 Kb; en el 
estudio de Vásquez y colaboradores con 
aislamientos de Klebsiella pneumoniae, 
en el análisis de los perfiles plasmídicos 
de estos aislamientos reveló de 1 a 9 
bandas distintas, mientras que Mustafa 
Aladog y colaboradores determinaron en 
los distintos aislamientos de su estudio 
productores de ß-lactamasas de espectro 
extendido de 1 a 8 bandas con tamaños 
entre 1.6 Kb y 30.1 Kb (12, 13, 18).
Finalmente, no se encontró una re-
lación significativa entre los perfiles 
plasmídicos obtenidos y los patrones de 
susceptibilidad antimicrobiana de los 
aislamientos estudiados mas que en tan 
solo 5 aislamientos, por lo tanto no se 
puede determinar un origen común en-
tre los mismos; caso similar fue el estudio 
de M. Vasquez en el que no se encontró 
asociación entre los perfiles plasmídicos 
y las variables estudiadas. A. Celebi  y 
col. tampoco encontraron una relación 
cercana entre los perfiles plasmídicos 
y la resistencia a los antibióticos de los 
aislamientos estudiados; asimismo, nin-
guna relación pudo ser detectada entre 
el patrón de resistencia antimicrobiana y 
el análisis de los perfiles plasmídicos en 
el estudio llevado a cabo por S. Khadgi 
debido a las limitaciones de la técnica 
utilizada. Esto impulso la utilización de 
otros métodos de genotipificación en el 
estudio de brotes para demostrar la rela-
ción clonal entre aislamientos como en el 
estudio realizado por H. Bailon y R. Sacsa-
quispe en Perú, en el que se hizo uso de 
tres métodos: ERIC-PCR, REP-PCR y elec-
troforesis de campo pulsado (PFGE) pu-
diendo demostrar la relación clonal entre 
aislamientos de Klebsiella pneumoniae 
productores de ß-lactamasas de espectro 
extendido (15, 16, 18, 19).
Se debe realizar cada paso de la ex-
tracción de ADN plasmídico con mucho 
cuidado y respetando las indicaciones es-
tablecidas en el protocolo de extracción, 
ya sea usando un estuche comercial o la 
técnica de lisis alcalina propuesta por Bir-
nboim y Doly (20) para de esta manera ase-
gurar la mayor cantidad de ADN extraído 
y una óptima calidad del mismo, debido 
a la importancia de este tipo de estudios 
ya que el ADN plasmídico juega un papel 
muy importante en la transmisión de 
este tipo de resistencia como las BLEE, ya 
que nos permite obtener datos claves en 
el control de las mismas.
Como limitaciones del estudio men-
cionamos que otra técnica molecular 
como la reacción en cadena de la polime-
rasa podría confirmar el tipo de ß-lacta-
masa de espectro extendido presente en 
cada aislamiento estudiado y con ello te-
ner mayor información que nos facilite el 
análisis con respecto a los perfiles plasmí-
dicos obtenidos, ya que los métodos de 
susceptibilidad son métodos fenotípicos 
y dependen de muchos factores como 
inóculo bacteriano, lectura del analista, 
etc. Por el contrario, los métodos mole-
culares son más sensibles y específicos 
por lo que algunas veces no concuerdan 
los resultados; y al ser la determinación 
de perfiles plasmídicos una de las técni-
cas más sencillas para el análisis de rela-
ción clonal entre aislamientos bacteria-
nos, no se obtuvieron mejores resultados 
a los que se podrían obtener si se hubiera 
usado otra técnica de mayor complejidad 
que nos permitiera encontrar un origen 
común entre los asilamientos.
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Concluimos que luego de la deter-
minación de los perfiles plasmídicos, el 
plásmido con un tamaño de 20 Kb fue 
el más común, presente en el 53 % de 
los aislamientos, de los cuales el 76 % 
fue resistente a ciprofloxacina y el 73 % 
a trimetoprim-sulfametoxazol, pudiendo 
ser uno de los plásmidos responsables de 
la transmisión de las ß-lactamasas de es-
pectro extendido y la resistencia a estos 
antibióticos en particular, pero se nece-
sitarían de mayores estudios para poder 
confirmar esto. Luego de evaluar la rela-
ción entre los perfiles plasmídicos y los 
perfiles de susceptibilidad obtenidos, en 
el caso de los aislamientos de Escherichia 
coli, se puede determinar que se trata de 
cepas similares, pero no idénticas, excep-
to 5 aislamientos que presentaron el 100 
% de similitud de acuerdo al dendograma 
y tenían el mismo patrón de susceptibili-
dad antimicrobiana, por lo que se trata-
rían de una misma cepa. Los aislamientos 
de Klebsiella pneumoniae, luego de eva-
luar la relación entre los perfiles plasmí-
dicos y los perfiles de susceptibilidad ob-
tenidos, se tratarían de cepas totalmente 
distintas ya que no se observó relación 
alguna en los dendrogramas obtenidos, 
al presentar el 0 % de similitud genética 
entre ellos. Al presentar los aislamientos 
tanto de Escherchia coli como de klebsie-
lla pneumoniae el 100 % de sensibilidad 
frente a los carbapenémicos, se convier-
ten en la alternativa terapéutica contra 
estos microorganismos multirresistentes, 
por lo que es importante que estos agen-
tes se usen con moderación y discreción; 
además de la monitorización continua de 
estos antimicrobianos con respecto a su 
efectividad. El estudio adicional a nivel 
molecular de los aislamientos con otras 
técnicas puede ser beneficioso para es-
tablecer la causa del patrón multidro-
gorresistente que puede ayudar a hacer 
una contribución a la comprensión actual 
y al conocimiento de la situación de la 
infecciones del tracto urinario de origen 
bacteriano causada por agentes patóge-
nos multidrogorresistentes, y para el de-
sarrollo de una mejor estrategia de trata-
miento y prevención de la enfermedad.
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